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谷藤吾朗:珪藻類はかつてプラシノ藻類由来の色素体を

持っていたのか?

シアノバクテ リアを従属栄養性真核生物が取り込む こ

とにより，さらにその l次共生生物(紅藻類，緑藻類)を

別の従属栄養性真核生物が2次的， 3次的に取り込むこと

によって色素体が獲得されたということは周知の通りであ

る (Archibald2009a)。現存の色素体ゲノムには，その

起源生物で、あるシアノバクテリアゲノムに存在する辿伝子

の 1-----3%度しか維持されておらず，残りは消失したか，

endosymbiotic g巴netransfer (EGT)によって核ゲノム

に移動したと考えられている (Martin& Herrmann 1998， 

Martin et al. 2002)。珪藻類の色素体の起源は紅部類である

ため，珪藻類の核ゲノムには EGTによってもたらされた紅

藻類由来遺伝子が虫'畠・に保存されていることが予想されてい

た。しかし最近，珪藻類の核ゲノムには紅藻類より緑色植物

に|主|来する遺伝子の方が圧倒的に多く存在するという報告が

された (MoLlstafaet al. 2009)。著者らは，これらの緑色植

物由来遺伝子は，主l~藻類が紅藻類由来色素体を獲得する以前

にプラシノ藻類に由来する色素体を有していた名残ではない

かと論じている。本稿ではこの興味深い報告について紹介し

fこし〉。

MOLlstafa et al. (2009)は，すでに核ゲノムの解読が終了

している珪務類PhaeodactylumtricornufumとThalassiosira

pseudonanαの2種について，それぞれ2，423値|と2，533個

の光合成生物(紅藻類あるいは緑色植物)に由来すると思わ

れる遺伝子を特定し， 個々の遺伝子について分子系統解析を

行い，その起源を推定した。その結果，驚く こと に両極共に

J，700個 (70%)以上が色素体の起源で、ある紅藻類ではなく ，

緑色植物に近縁であることが示された(図 1)。これは珪蕗

類の全タ ンパク質辿伝子の突に 16%にも上る割合である。

系統解析の結果では，緑色植物由来と思われる約 1，700個の

遺伝子の 内Phaeodactylul11で637個 (36%)，Thalassiosirα 

で716個 (4J%)がプラシノ 藻類に近縁であ るこ とが強く

示された。もし緑色植物由来遺伝子が， 制胞内共生が関与し

ないhor包ontalgene transfer (HGT) によってもたらされ

たものなら，それらは複数の起源をもつはずである。しかし，

緑色植物由来遺伝子の多くが特定の務類(プラシノ部類)に

近縁であったことから，珪藻類はかつて紅藻類を取り込む以

前にプラシノ誌類を細胞内共生させていた時期があり，これ

らの遺伝子はその時に珪藻類の核ゲノムに取り込まれたもの

ではないかと著者らは推測している。

次に著者らは，緑色植物由来遺伝子が珪藻類の核ゲノムに

取り込まれたタイミングについて考察している。紅:誌類をそ

の色素体の起源とする生物群にはス トラメノパイル類，アル

ベオラータ類，ハプ ト藻類，ク リプ卜部類がある。これらの

生物群の共通祖先において l度だけ紅藻類の2次共生が起こ

り，葉緑体が獲得されたとするク ロムアルベオラータ仮説が

提唱されている (Cavalier-Smith1999)。そこで著者らはこ

の仮説に注目 し，他のク ロムアルベオラータに属する原生生

物のゲノムおよびESTデータを用い，それらに娃藻類から

発見された緑色植物l主|来遺伝子 (プラシノ藻類以外も含めて)

が存在するかどうかを調べた。その結果，珪藻類の核ゲノム

にコードされている約 1，700個の緑色植物由来遺伝子のうち

約 1，500個 (85%)の辿伝子を他のス トラメノパイル類も共

有していた。アルベオラータ類においては，アピコンプレク

サ類で 54~63 個，渦鞭毛誌類で約 150 引úl ， 非光合成生物で

ある繊毛虫類で約 60個が見出された。さらに 400個以上も

の緑色植物由来遺伝子がハプ ト藻類である EmilianiahuxleYI 

のゲノムから発見され，ク リプ卜藻類では比較的小規模な
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図 1 ~伝説類の核ゲノム中に存在する光合成生物由来泣伝子
のうち，緑色植物あるいは紅諜頒に由来する巡伝子，および
起源不明な(緑色植物か紅諜類のどちらかに由来するが，そ
のどちらかが明確でない)遺伝子の数。グラフの縦ililhの数
字はそれぞれのI'EI来遺伝子の実際の数を表す。“共通巡伝子"
とは両方の珪渓極に共通して保存されている緑色植物1'1:1来巡
伝子，紅iit類1'1:1来巡伝子，および珪政両在fiに存在するが起源
不明な巡伝子の数を示す。(Moustafael al. 2009を改変)
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図2 J:i藻類における緑色植物由来迎伝子のうち， 他のクロムアルベオラータ生物群にも共通してコードされている巡伝子数。

(Moustafa e/ al. 2009を改変)
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図3 著者らが想定しているクロムアルベオラータ生物鮮の進化シナリオの模式住|。

ESTデータであるにも関わらず，約60個程度の緑色植物由

来迫伝子が見つかった(図 2)。以上のように，珪藻類がコー

ドしている緑色植物由来遺伝子が他のク ロムアルベオラータ

の種にも共有されており，さ らに前述のようにそれら緑色植

物由来遺伝子の多くがプラシノ藻類起源で、ある可能性が高い

ことから，著者らは 1)クロムアルベオラータ生物静の共通

祖先でプラシノ藻類の細胞内共生が起こり，多数のプラシノ

部類由来遺伝子が宿主核へ移行した。 2) プラシノ謀矧に13=1

来する色素体が消失し， その後色素体が紅部類由来のものに

入れ替わった。 3)色素体{置換後も，宿主核に移行したプラ

シノ部類由来辿伝子は維持された， という大変輿l味床深いシナ

リオをt品lfhN'1Yいl{4
、

しか しながら同誌に掲載された Newsand Yiewsでで

は，いくつかの問題点が指摘されている (Dagan& Martin 

2009)。特にi9'，{析にJ'llv>られた紅藻類の中で全ゲノム向平析

が終了 しているのは CyanidioscYZol7merolae 1極のみであ
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り，このことは著者らの解析に深刻なバイアスをもたらして

いる可能性があるとしている。なぜなら，Phaeodacかlumと

Thalassiosiraはそれぞれ 10，402個と 11，776個のタンパク質

遺伝子をコードしているが(Armbrustet al. 2004， Bowler 

et al. 2008)， Cyanidioscyzonはその約半数の5，331個の遺

伝子しかコードしていない (Matsuzakiet al. 2004)。一方

解析に用いられた緑色植物ゲノムは複数種であり，さらに

ブラシノ藻類Micromonasでは約 10，000個 (Wordenet al. 

2009)，緑藻類Chlamydomonωでは 15，143個 (Merchant

et al. 2007)，高等植物では 25，000-30，000個 (Matsumoto

et al. 2005， Kaul et al. 2000) と，Cyanidioscyzonよりも多

くのタンパク質遺伝子をコードしている。結果として，著者

らの用いたデータ中には，ゲノム情報と ESTデータをあわ

せて 193，394個の緑色植物遺伝子が含まれる一方，紅藻類遺

伝子は 11，356個しか含まれていない。つまり，解析に用い

られたデータ中に含まれる紅藻類と緑色植物の遺伝子の数と

バラエティーには大きな隔たりがあったため，相対的に珪藻

類の核ゲノム中に緑色植物由来の遺伝子が多く存在するよう

に見えた可能性がある。したがって，より多くの紅藻類のゲ

ノム情報を用いた再解析が今後必須であろう。

さらに著者らは，珪藻類から見つかった緑色植物由来遺

伝子の多くが，他のクロムアルベオラータの種にも存在して

いることから，プラシノ藻類の細胞内共生はクロムアルベオ

ラータの共通祖先で起こったと主張しているが，その点に関

しては未だ議論の余地が残されているように思われる。な

ぜなら，クロムアルベオラータに属する生物群(ストラメ

ノパイル類，アルベオラータ類，ハプト藻類，クリプト藻

類)間で見いだされた緑色植物由来遺伝子の数には大きなば

らつきがあり(図 2)，またそもそもクロムアルベオラータ

仮説は未だ定説には至つてはいないため(Archibald2009b， 

Keeling 2009)，クロムアルベオターラ生物群が実は単系統

ではなしそれぞれの生物群が独立に緑色植物由来の遺伝子

を獲得した可能性も否定出来ないように思われる。

いずれにしても，宿主の核ゲノムにコードされるタンパ

ク質遺伝子の中で，“現存の"色素体に由来するものよりも，

それ以外の光合成生物に由来するもののほうが圧倒的に多

かったという事実は注目に値する。細胞内共生の関与する

進化は現在我々が認識している以上に複雑なものかもしれな

It '0 
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